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ترین عوامل محدود کننده برای تولید اقتصاددی محصاو   خشکی از مهم

 گرهدینشادن شندسادییمنظاور  زراعی به خصوص برنج در دنید اسا.  باه

رگه  40تنش خشکی، تعداد  تح.صفد  زراعی برنج و  عملکردرتبط بد م

-( حدصاال از تیقاای ارقااد  شااده9Fآمیختااه باارنج از نهاال نهاام  خااویش

در مزرعه تحقیقدتی مؤسهه تحقیقد  برنج کشور  رش.( در  IR28×پهند

ار هدی کدمل تصددفی بد ساه تکاردر قدلب طرح بلوک 1397بهدر و تدبهتدن 

و  SSRنشادنگر  110چندشاکلیراساتد،  ینا ار گرفتند  درمورد بررسی قر

EST-SSR  دشکل مندسبی نشدنگر، چن 41بین والدین جمعی. ارزیدبی و

 یونی تحا. شارایط بادونرگرس نشدن دادند  نتدیج به دس. آمده از تجزیه

ین ترنشدنگر معنی دار شندسدیی نمود  بیش 22و  24تنش و تنش به ترتیب 

 3496RMشرایط بدون تنش مرباو  باه نشادنگر  ( در2Rضریب تبیین  

درصاد( و در شارایط تانش، مرباو  باه  8/24برای تعداد روز تد گلدهی  

 1/28 برای صف. میازان خاروخ خوشاه از  ای   RMES6-1نشدنگر 

باه ترتیاب در شارایط  RM6697و  RM211 درصد( بود  نشادنگرهدی

 زابد صفد  مختلف دار را بدون تنش و تنش خشکی، بیشترین ارتبد  معنی

ناه طول خوشه، طول برگ پرچم، تعداد دانه بدرور درخوشه، تعداد داجمله 

کل درخوشه و وزن دانه بدرور درخوشه داشاتند  بار اسادس جهاتجوهدی 

ژن  ترین الگوی بیدن در شرایط تنش خشکی مربو  بهبیوانفورمدتیکی، بیش

بخش و هیبود  از نشدنگرهدی آگد LOC_Os01g43370بد کد دسترسی 

تاوان پاا از هدی بیوانفورمدتیکی، مایروشتوسط هدی شندسدیی شده ژن

 ، برای انتخدب باه کمان نشادنگر، جها. انتقادل ژن و بهباوداعتبدر تآیید

  داداستفدده قرار  ی موردتنش خشک شرایط در عملکرد برنج

 

  SSR ،QTLرگرسیون، تنش  یر زیهتی،  های کلیدی:واژه

 

Drought is one of the most important limiting factors 

for economic produce crops especially rice in the 

world. In order to identify related markers to yield and 

agronomic traits under drought stress condition, 40 

recombinant inbred lines F9 (RILs) derived from IR28 

and Shah-Pasand varieties evaluated at Rice Research 

Institute of Iran (Rasht) in the spring and summer 2018, 

as randomized block design with three replications. In 

this regard, 110 SSR and EST-SSR markers were 

assessed on parents of population and identified 41 

markers had proper polymorphism between two 

parents. According to the regression analysis results, 24 

and 22 significant markers identified under normal and 

drought stress conditions respectively. The maximum 

adjusted (R2) under normal and drought stress 

conditions were assigned to RM3496 linked to days to 

flowering (24.8%) and RMES6-1 linked to panicle 

exsertion (28.1%), respectively. Two markers RM211 

and RM6697 had the most number of significant 

relationship with different traits including panicle 

length, flag leaf length, number of filled grains per 

panicle, the total number of grain per panicle, and 

weight of filled grain per panicle under non-stress and 

drought stress conditions respectively. According to the 

bioinformatics searches, the maximum gene expression 

pattern under drought stress condition was related to 

gene with accession code LOC_Os01g43370. The 

identified informative markers and the detected genes 

by bioinformatics approaches after validation can be 

utilized in marker assisted-selection (MAS) or gene 

transfer approaches for improving rice yield and 

tolerance to drought stress. 

 
Keywords: Abiotic stress, QTL, SSR, regression. 
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 مقدمه
( به عنوان غذای اصلی و .Oryza sativa Lبرنج )

مهم بیش از نیمی از جمعیت جهان که در مناطق 
یا زندگی مرطوب آسروستایی و شهری مرطوب و نیمه

 ,.Ngangkham et al) گرددکنند، محسوب میمی

. مهم ترین چالش جهان امروز، امنیت غذایی (2010
(. Essiet, 2001ی انسان است )مین نیاز اولیهأو ت
 به برنج جهانی ذخایر است کرده بینی پیش ئوفا

 تن 6/4 تقریبا که رسید خواهد تن میلیون 177 حدود
در حال . (FAO, 2018د )باشمی 2017-18 از بیشتر

حاضر برای پاسخ به تقاضای افزایش جمعیت، نیاز به 
(. برنج Senadhira, 1987افزایش تولید برنج است )

به  یک منبع عمده از کالری غذای جهان است و
ترین گیاهان عنوان یک گیاه غرقابی یکی از حساس

ترین نیاز آبی را در در برابر کمبود آب است و بیش
. (Sabouri and Hosseini, 2018ت دارد )بین غلا

درصد از آب مورد استفاده در  90گیاه برنج حدود 
 Barkerکند )تولید محصولات زراعی را مصرف می

et al., 1999 .) 
ترین خطرات جدی برای تولید خشکی یکی از مهم

مناسب محصولات زراعی به خصوص برنج در دنیا 
ل رشد اتفاق است که ممکن است در هر زمان از فص
های مهم در بیفتد. به همین جهت، یکی از چالش

 Tuyenکشاورزی تولید غذای بیشتر با آب کمتر است )

and Prasad, 2008 چون مشکل خشکی در .)
ها بسیاری از مناطق کشاورزی وجود دارند. این تنش

توانند منتج به کاهش شدید عملکرد محصولات می
ی مختلفی را در برابر هازراعی شوند. گیاهان، واکنش

ها در سطح مولکولی، سلولی و گیاه کامل از این تنش
به  ها ممکن است منجردهند. این واکنشخود نشان می

هایی که ها شوند. شناسایی ژنافزایش تحمل به تنش
کند و این که چگونه این ها را کنترل میاین ویژگی

ح یا شوند برای اصلاتنظیم میآنها  ها و محصولاتژن
مهندسی ژنتیک تحمل گیاه به تنش ضرورت دارد 

(Samizadeh-Lahiji and Edrisi-Marian, 

(. تاکنون مطالعات زیادی در ارتباط با شناسایی 2013
کننده صفات مرتبط با تنش های ژنی کنترلمکان

خشکی در برنج در داخل و خارج از کشور انجام شده 
اده از یک ( با استف2013و همکاران ) Yadawاست. 

نقشه ژنتیکی تلاقی برگشتی مشتق شده از تلاقی 
IR77298-5-6-18/2*Sabitri یک ،QTL  بزرگ اثر

نزدیک  3روی بازوی کروموزوم برای عملکرد دانه 
 QTL% ،4/23شناسایی نمودند. این  RM231نشانگر 

از واریانس فنوتیپی را تحت تنش شدید خشکی در دو 
توجیه نمود. همچنین در مکان آزمایش فیلیپین و نپال 
های مربوط به ای از ژنتجزیه این جمعیت، محدوده

درصد گلدهی  50تحمل به خشکی و تعداد روز تا 
شناسایی شد. این نتایج نشان داد مدیریت هنگام 

ی کلاسیک مانند نژادبهخشکی و استفاده از روش 
تواند باعث سرعت بخشیدن به توسعه روش بالک می
ی به کمک نژادبهخشکی از طریق  ارقام متحمل به

های مربوط به عملکرد دانه QTLنشانگر و شناسایی 
و  Ghrekhaniتحت تنش خشکی شود. در آزمایشی 

رقم برنج  38( در بررسی تنوع ژنتیکی 2016همکاران )
های کامل تصادفی ایرانی، آزمایشی در قالب طرح بلوک

دند. به استفاده کر SSRنشانگر  14طراحی نموده و از 
دلیل فواصل ژنتیکی زیاد بین ارقام تنوع بالایی دیده 

از تغییرات را  62های اصلی %شد و تجزیه به مولفه
های ریزماهواره مورد استفاده توجیه کرد. از میان نشانگر
، RM341 ،RM255های در این مطالعه، نشانگر

RM142  وRM262 .آنها  قدرت تمایز بالایی داشتند
ام موجود در ایران از تنوع بالایی برخوردارند دریافتند ارق

آنها  نژادی از تنوع موجود درهای بهتوان در برنامهو می
 بهره گرفت.

آمیخته نوترکیب، یکی از های خویشجمعیت رگه
های بسترهای بسیار ارزشمند نسبت به جمعیت

مورد نیاز  افرادی است. تعداد نژادبهمتناظر در حوزه 
 BCو  2Fهای ی فنوتیپی برای جمعیتهادر ارزیابی

-های خویشهای جمعیت رگهبسیار بیشتر از لاین

(. به دلیل Ebadi, 2013آمیخته نوترکیب است )
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اینکه برنج به طور طبیعی خودگشن است و زمان 
موردنیاز برای تولید نسل آن کم است، جهت تولید 

آمیخته نوترکیب مناسب های خویشجمعیت رگه
 (. McCouch and Doerge, 1995است )

ی و تولید ارقام پرمحصول نژادبهی هادر روش
انتخاب صحیح والدین امری حساس و با اهمیت 

(. از آنجا Navabpour and Haddad, 2011است )
که اکثر صفات مهم مورفولوژیک و فیزیولوژیک مؤثر 

 های ژنی در بروزکمیّ هستند و بلوک ،بر عملکرد
تواند نحوه تیک کلاسیک نمینقش دارند، ژنآنها 

کننده صفات کمیّ را به صورت های کنترلرفتار ژن
های مجزا مورد بررسی قرار دهد. با پیشرفت ژن

های افزارهای مولکولی، نرمتکنولوژی نشانگر
کننده صفات کمیّ و تهیه های کنترلیابی ژنمکان

نقشه پیوستگی، ابزارهای قدرتمندی جهت بررسی 
 El Rabeyات کمیّ فراهم شده است )مولکولی صف

et al., 2013 شناسایی .)QTLکننده های کنترل
و آنها  تواند به فهم کنترل ژنتیکیصفات کمّی می
های گزینش به کمک نشانگر کمک توسعه استراتژی

استفاده از  بعبارتی(. Julio et al., 2006نماید )
کننده عملکرد دانه ( کنترلQTLsژنی ) هایمکان

حت تنش خشکی، باعث بالارفتن کارایی ارقام برنج ت
 ,.Vikram et alشود )متحمل به خشکی می

2012.) Sabouri ( رگه2019و همکاران ) های
( را از لحاظ تحمل به 7Fخویش آمیخته برنج )

های تحملّ و با استفاده خشکی بر اساس شاخص
ضمن آنها  های ریزماهواره بررسی نمودند.نشانگر

چند رگه متحمل نسبت به خشکی، با  شناسایی
استفاده از تجزیه ارتباطی دریافتند نشانگرهای 

 RM7 ،RM231 ،RM302 ،RM2091ریزماهواره 
های داری با شاخصارتباط معنیRM19367 و

حساسیت و تحمل دارند و در زمینه ژنتیکی تحقیق 
 ای برخوردارند.مورد نظر از اهمیت ویژه

رنج و نیاز جامعه امروزی با توجه به اهمیت گیاه ب

های به بهبود ارقام متحمل به خشکی، به روش
ی برای بهبود ارقام نیاز است. لذا در نژادبهژنتیکی و 

های خویش آمیخته نوترکیب که تحقیق حاضر از رگه
های یکی از ارزشمندترین بسترهای ارزیابی پژوهش

باشد استفاده شد و نشانگرهای مرتبط با ی مینژادبه
صفات زراعی و عملکرد دانه، تحت تنش خشکی 

 مورد شناسایی قرار گرفت.
 

 هامواد و روش
 ایمواد گیاهی و آزمایش مزرعه

آمیخته برنج رگه خویش 40در آزمایش حاضر تعداد 
( به همراه والدین جمعیت F9منتخب از نسل نهم )
مورد بررسی قرار  IR28پسند و شامل رقم ایرانی شاه

کر است این دو والد از نظر بسیاری از گرفت. قابل ذ
های غیرزیستی صفات مرتبط با تحمل به تنش

های قابل توجهی ویژه شوری و خشکی تفاوتبه
(. این آزمایش در Sabouri et al., 2007دارند )

مزرعه تحقیقاتی مؤسسه تحقیقات برنج کشور 
دقیقه طول جغرافیایی و  16درجه و  37)رشت( با 

 1397دقیقه در بهار و تابستان  63 درجه و 49عرض 
های کامل تصادفی با سه تکرار، در قالب طرح بلوک

در دو شرایط بدون تنش و تحت تنش خشکی اجرا 
-شد. مواد گیاهی ابتدا در خزانه پرورش یافتند. هم

زمان، زمین اصلی شخم زده شد و پس از تسطیح، 
یک . زمین اصلی به دو قسمت مساوی تقسیم شد

محیط بدون تنش و یک قسمت به تیمار  قسمت به
ها به ءانتقال نشا. تنش خشکی اختصاص داده شد

برگی انجام شد و فاصله  3-4 زمین اصلی در مرحله
ها متر برای کلیه رگهسانتی 25 در 25 خطوط کاشت

عملیات کاشت برای هر دو محیط . در نظر گرفته شد
ن با درنظر گرفت. یکسان و به صورت دستی انجام شد

حاشیه هر کرت، هر رگه در یک کرت با مساحت 
متر از یکدیگر قرار سانتی 50مترمربع و با فاصله  5/2

گرفتند. در قسمت بدون تنش، گیاهان در طول 
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آزمایش، به صورت طبیعی از آب کافی برخوردار 
روز پس از  60بودند و در قسمت تحت تنش، حدود 

بل از نشا، یعنی در پایان مرحله رشد رویشی و ق
واردشدن به مرحله زایشی، آبیاری قطع گردید و تا 
پایان دوره و زمان برداشت محصول، گیاهان تحت 
تنش خشکی قرار گرفتند. همچنین برای هدایت آب 

 50 هایی به عمقاز داخل مزرعه به حاشیه، زهکش
پس از مرحله رسیدگی، با توجه به  .متر حفر شدسانتی

آمیخته در هر یشهای خوماهیت یکنواختی رگه
طور تصادفی کرت، تعداد سه بوته از هر کرت به

صفت زراعی و عملکردی شامل تعداد  15انتخاب و 
ها، طول های بارور، تعداد کل پنجه، وزن خوشهپنجه

خوشه، میزان خروج خوشه از غلاف، طول برگ 
پرچم، عرض برگ پرچم، تعداد خوشچه، تعداد دانه 

نه پوک، تعداد دانه کل در بارور در خوشه، تعداد دا
خوشه، وزن دانه بارور خوشه، روز تا گلدهی، ارتفاع 

گیری بوته و دمای برگ بر اساس روش اندازه
گیری شد. ( اندازهSES, 2005استاندارد صفات برنج )

تر صفت عملکرد تخمین صحیح منظوربههمچنین 
های کرت دانه، بعد از حذف حاشیه، از کلیه بوته

 د.استفاده ش
 

 PCRو انجام  DNAاستخراج 

های برگی جوان ، نمونهDNAمنظور استخراج به
سمت قهای برنج در زنی از بوتهسالم در مرحله پنجه

روش به DNAبدون تنش تهیه شد. استخراج 
CTAB (Saghai Maroof et al., 1994 انجام و )

ترتیب های استخراجی بهسپس کمّیت و کیفیت نمونه
 رصداسپکتوفتومتر و ژل آگارز یک د با استفاده از

 تعیین شد.
 

 مرازواکنش زنجیره پلی

 نشانگر ریزماهواره و  110ابتدا تعداد بیش از 

SSR-EST1  که از منابع مختلف و پایگاه داده گرامینه
شناسایی شده بودند، مورد ارزیابی والدینی )بین دو والد 

نشانگر  41( قرار گرفتند. از این تعداد، IR28پسند و شاه
برای تعیین آنها  چندشکلی مناسبی نشان دادند و از

ژنوتیپ کلیه افراد جمعیت استفاده شد. اطلاعات 
آغازگرهای مذکور از مقالات و پایگاه گرامینه 

(www.gramene.org استخراج گردید که در جدول )

ای اجزای واکنش زنجیره سپس .ارائه شده است 1

میکرولیتر  2ر، با اجزای میکرولیت 10در حجم  پلیمراز
DNA ،5  ،میکرولیتر  1میکرولیتر آب استریل دیونیزه

 6/0میکرولیتر کلرید منیزیم،  PCR (X10 ،)48/0بافر 
میکرولیتر از هر آغازگر با  dNTP ،4/0میکرولیتر 

میکرولیتر آنزیم  12/0نانوگرم در میکرولیتر،  60غلظت 
Taq polymerase (5 ت )هیه شد. واحد در میکرولیتر

شامل یک چرخه واسرشته  PCRهای حرارتی چرخه
درجه سلسیوس،  94دقیقه در دمای  4سازی به مدت 

درجه  94ثانیه در دمای  40شامل  چرخه 10سپس 
درجه سلسیوس ) با  65ثانیه در دمای  40سلسیوس، 

کاهش هر یک درجه سلسیوس برای رسیدن به دمای 
یوس بود. درجه سلس 72اتصال( و یک دقیقه دمای 

درجه  94ثانیه در دمای  40که شامل  چرخه 26سپس 
درجه سلسیوس و یک  55ثانیه در دمای  40سلسیوس، 

درجه سلسیوس بود و در نهایت یک  72دقیقه در دمای 
 72چرخه بسط نهایی به مدت پنج دقیقه در دمای 

درجه سلسیوس بود که با استفاده از دستگاه ترموسایکلر 
BIO RAD  مدلGeneAtlas Type-E  ساخت

کشور ژاپن در آزمایشگاه ژنومیکس دانشکده علوم 
-کشاورزی دانشگاه گیلان صورت گرفت. تفکیک نوار

های تکثیری در دستگاه الکتروفورز افقی با استفاده از 
ولت انجام  75درصد، با ولتاژ  2الکتروفورز ژل آگارز 

 Aها بر اساس ژنوتیپ والدین )گرفت. در نهایت نمونه
 (، تعیین ژنوتیپ شد.Bیا 

 

 

                                                                     
. EST-SSR (Expressed Sequence Tag-derived Simple 

  Sequence Repeat)  
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 برنج استفاده شده در این تحقیق EST-SSRو  SSRهای نام و مشخصات نشانگر .1 جدول

 توالی معکوس
Revers 

 توالی پیش رو
Forward 

 شماره کروموزوم
Chr. 

Number 

 نام
Name 

 شماره
Number 

CCTCCCATCATTTCGTTGTT TTCGCCATGAAGTCTCTCG 3 RM7 1 
TTGCAGATGTTCTTCCTGATG CTTTGTCTATCTCAAGACAC 6 RM190 2 
CACCATTTGTCTCTCATTATG CCACTTTCAGCTACTACCAG 1 RM212 3 
CACTTGCATAGTTCTGCATTG CCAGATTATTTCCTGAGGTC 3 RM231 4 
ATGGAGAAGATGGAATACTTGC TCATGTCATCTACCATCACAC 1 RM302 5 
AGAGCAAAACCCTGGTTCAC TCCTGCGAACTGAAGAGTTG 1 RM431 6 
GTACGTAAACGCGGAAGGTG TAGCTCCAACAGGATCGACC 1 RM493 7 
TGAGGACGACGAGCAGATTC AACCGGATTAGTTTCTCGCC 6 RM510 8 
CATCAACGTACCAACCATGG AGAGGAAGAAGCCAAGGAGG 6 RM3805 9 
TCCTCTCGCCTTTCTTTCTCTCC CTGCAAATGCACAGGAATCAGG 1 RM12091 10 
AGGCGTACGTGGAGCAGAGTGC CGTCATGTCGCGGAGGTAAGC 6 RM19367 11 
GAGATTAACGTGCGCTCCTC TATGATAGCGCCTTCGGAGT 5 RMES5-1* 12 
TGGCCCCATCGTATATGAAC CTGCCACCGGTGTAGCTAGT 6 RMES6-1* 13 
TGGGCACCGAAAATAAAATC CCACGTTGATAAGCTCATTGC 9 RMES9-2* 14 
TATACCCGGCGAAATACGTC CAGGGGGTACGTCTACAAGG 10 RMES10-1* 15 
ATAACATGAGCATCTCCCCG GCAAGATCCAGTCGATTTGG 7 RM6697 16 
TCGCTATCAACACTACCTGC TTAATCCATCCTGTAGCTGG 8 RM1384 17 
TAACAAACCAACCAACCAAG GACAAAACACAAAGCAGGAC 8 RM5493 18 
GTACCGGTATACGGCCCTTC AATGTGGACTAGCTGCCTGC 8 RM3496 19 
CCTGTCATCTATCTCCCTCAAGC CATCGGTGACCACCTTCTCC 1 RM10748 20 
CAGAAACCTCATCTCCACCTTCC GCACACCATGCAAATCAATGC 1 RM10772 21 
GTTTCCTTTCCATCCTTGTTGC GGACACAAGTCCATGATCCTATCC 1 RM10825 22 
CCTAGCTAATTGGAGTCCGGGTTGG TCATCCGTGGAGCAAGGAGAGG 1 RM1082 23 
GTTTCTTCGCGAAATCGTGTGG CACCTCTTCTGCCTCCTATCATGC 1 RM10843 24 
GCTCATCATCCAACCACAGTCC GAGGTGAGTGAGACTTGACAGTGC 1 RM10864 25 
AAGCCTGCTAGAGAGGCCCAACC TGAGGCTGTAACGTAGACGATAACC 1 RM10871 26 
GCGATTATAGGAGCGCTATGTGG GCTTCGGCTCTTCATTCACTGG 1 RM10890 27 
CAGCGAATGGCAAGAGCAACC AGTATGCCCTGCCCACTACACTAGG 1 RM12146 28 
CTCAGCTTGCTTGTGGTTAG GTGAAGAAAGCATGGTAAATG 1 RM1287 29 
GGATTACCTGGTGTGTGCAGTGTCC GCGAACTATGAGCATGCCAACC 3 RM16030 30 
GTTTCCTACCTGATCGCGAC GAAGCCGTCGTGAAGTTACC 4 RM273 31 
GATAGGGAGCTGAAGGAGATG TCAAACCGGCACATATAAGAC 10 RM304 32 
GGGATCAAACCACGTTTCTG CTGATCGAGAGCGTTAAGGG 2 RM452 33 
TAGCAACAACCAGCGTATGC CAGCTAGGGTTTTGAGGCTG 1 RM488 34 
GCCAGTGCTAGGAGAGTTGG TCCTCTTCACCTATGGGTGG 2 RM497 35 
GGGATTTGCAGTGAGCTAGC TTCCCTTATTCCTGCTCTCC 2 RM521 36 
AGTCAGCTCACTGTGCAGTG GAGGTACTTCCTCCGTTTCAC 1 RM315 37 
GGCTAGGAGTTAACCTCGCG GCGGGAGAGGGATCTCCT 2 RM279 38 
CTTCACGAGGATCTCAAAGG CCGATCTCATCAACCAACTG 2 RM211 39 
TGATTTCTGAGAGCCAACCC CCCTTCCTTGTTGTGGCTAC 3 RM468 40 
CAGGTTCCAACCAGACACTG ATCATGGTCGGTGGCTTAAC 6 RM589 41 

 اند.ه مشخص شدهبا ستار EST-SSR نشانگرهای* 

 
ی مهم در نواحی ژنومی شناسایی هاژنشناسایی 

 شده مرتبط با صفات

جایگاه فیزیکی نشانگرهای مورد مطالعه در ژنوم برنج با 
 Gramene(Monaco et  هایاستفاده از پایگاه داده

al., 2013 و )Ricebase (Edwards et al., 2016 )
 Genome Browserدریافت شد. اطلاعات از طریق 

 ,.Ensembl Plants (Bolser et al پایگاه داده

دست ی بالاهاترین ژن( برای شناسایی نزدیک2016

(Upstreamو پایین )( دستDownstream به )
جایگاه نشانگر هدف استفاده شد. در مواردی که 

 Inنشانگر بخشی از یک ژن بود، ژن مورد نظر )

frameعات ( نیز انتخاب شد. برای دریافت اطلا
شده از پایگاه داده های شناساییمربوط به ژن

RGAP7 ( استفاده شدKawahara et al., 2013 )
و طی آن برای هر ژن جایگاه کروموزومی، اسم 
لوکوس، اسم ژن )در صورت موجود بودن( و 
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توضیحات کارکرد ژن )در صورت وجود( دریافت 
شده اختصاصی های شناساییگردید. بررسی بیان ژن

ط بدون تنش و تنش خشکی با استفاده از شرای
 ,.RED (Xia et alداده پایگاه RNA-seqهای داده

 log2های بیانی به ( بررسی شد. داده2017

(FPKM+1)  تبدیل شده و نقشه حرارتی با نرم افزار
TBtools ( رسم شدChen et al., 2018.) 

 
 های آماریتجزیه

صفات تبط با مر داریمعنی نشانگرها نییتع منظوربه
 ،فنوتیپی ارزیابی شده در جمعیت در پژوهش حاضر

های نشانگر نیبگام به گام  ونیرگرس هیتجز
 صفات انجام گرفت. با این توضیح کهو  چندشکل

مستقل و  ریبه عنوان متغی مربوط به آغازگرها هاآلل
در نظر  وابسته ریصفات مورد مطالعه به عنوان متغ

 SPSSافزار نرم از ستفادها باگرفته شد. این تجزیه 
 ( انجام شد.IBM Crop, 2016) 24نسخه 
 

 نتایج و بحث
نتایج تجزیه رگرسیون گام به گام و همچنین 

شده در این پژوهش در های شناساییاطلاعات ژن
ترتیب در شرایط بدون تنش و تنش خشکی به

 ارائه شده است. 5تا  2 هایجدول
ای مرتبط با هطبق نتایج تجزیه رگرسیون نشانگر

 نشانگر مورد استفاده در این پژوهش، 41صفات، از 
و در شرایط تنش  24تحت شرایط بدون تنش 

دار شناسایی شدند. در نشانگر معنی 22خشکی 
شرایط بدون تنش، صفات طول برگ پرچم، تعداد 
دانه بارور در خوشه، عملکرد دانه، و در شرایط تحت 

با در ارتباط ف تنش، صفت میزان خروج خوشه از غلا
-های آگاهیترین تعداد نشانگرشش نشانگر بیش

 بخش را نشان دادند. 
( در شرایط بدون 2Rترین ضریب تبیین )بیش

مرتبط با صفت تعداد روز تا  RM3496تنش به 
درصد( و در شرایط تنش خشکی به  8/24گلدهی )

مرتبط با میزان خروج خوشه از RMES6-1 نشانگر 
اختصاص داشت. وجود ضریب  درصد( 1/28غلاف )

ها با های رگرسیونی بین نشانگرتبیین بالا برای مدل
ها تواند بیانگر ارتباط نزدیک آغازگرصفات زراعی می

-ها میبا صفات باشد. به همین جهت این نشانگر

توانند گزینه مناسبی برای انتخاب به کمک نشانگر 
ن ترینژادی باشند. همچنین بیشهای بهدر پروژه

ضریب رگرسیون در شرایط بدون تنش مربوط به 
( و در شرایط تنش خشکی 722/0عملکرد دانه )

( بود. در پژوهش 587/0مربوط به طول برگ پرچم )
( که در آن 2017و همکاران ) Aziziتجزیه ارتباطی 

نشانگر  25لاین و رقم مختلف برنج با  121
ریزماهواره مورد ارزیابی قرار گرفت، صفات طول 

( بالاترین 23/0( و عملکرد دانه )28/0لتوک )ش
 ضریب تبیین را به خود اختصاص دادند. 

در این پژوهش در شرایط بدون تنش و تحت 
که به طور  هایی یافت شدندتنش خشکی نشانگر

ی داشتند. در دارمعنیمشترک با چندین صفت ارتباط 
 صفت با شش RM211شرایط بدون تنش، نشانگر 

برگ پرچم، تعداد دانه بارور در  )طول خوشه، طول
خوشه، تعداد دانه پوک، تعداد دانه کل در خوشه و 

دار داشت. وزن دانه بارور در خوشه(، ارتباط معنی
های مرتبط با شایان ذکر است شناسایی نشانگر

در پیوستگی آنها  چندین صفت مهم با توجه به نقش
کننده صفات مختلف از اهمیت های کنترلQTLبا 
های دیگر برخوردار شتری در مقایسه با نشانگربی

نژادی، کاربردی های بهتواند در برنامهاست و می
زمان چند صفت را گزینش توان همزیرا می .باشد

نمود. به همین علت شناسایی چنین نشانگرهایی در 
 Tuberosaی گیاهی بسیار حائز اهمیت است )نژادبه

et al., 2002،علاوه بر این .) RM6697، RM279 
با پنج صفت )طول خوشه، طول برگ  RM19367و 

پرچم، تعداد دانه بارور در خوشه، تعداد دانه کل در 
ها، خوشه و وزن دانه بارور در خوشه(، )وزن خوشه

طول برگ پرچم، تعداد دانه بارور در خوشه، وزن دانه 
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ها، میزان بارور خوشه و عملکرد دانه( و )وزن خوشه
غلاف، تعداد دانه بارور در خوشه، وزن  خروج خوشه از

در  RM10772 دانه بارور خوشه و عملکرد دانه( و
ها، شرایط بدون تنش با چهار صفت )وزن خوشه

تعداد دانه پوک، تعداد دانه کل در خوشه و عملکرد 
 دار داشتند.دانه( ارتباط معنی

، همزمان RM6697در شرایط تنش نیز نشانگر 
شه، طول برگ پرچم، تعداد با پنج صفت )طول خو

ن وز دانه بارور درخوشه، تعداد دانه کل در خوشه و
، این ه بردار نشان داد. علاودانه بارور( ارتباط معنی

 RM211و RM10772 ،RM19367نشانگرهای 
ده ردار با چهار صفت در هر کدام در ارتباط معنی

 بعدی قرار گرفتند.
ه ج تجزیو بنابر نتای 3و  2با توجه به جداول 

به عنوان  RM19367رگرسیون گام به گام، نشانگر 
نشانگر مشترک در شرایط بدون تنش برای صفات 

د ها، میزان خروج خوشه از غلاف، تعداوزن خوشه
رد ملکعدانه بارور در خوشه، وزن دانه بارور خوشه و 

صد از در 3/6و   7/6، 3/7، 6/5، 4/6دانه به ترتیب 
ط تنش خشکی برای تغییرات صفات و در شرای

ها، دمای برگ و صفات ارتفاع بوته، وزن خوشه
 7/8و  1/12، 8/7، 9/10عملکرد دانه به ترتیب 

در تنش درصد از تغییرات صفات را توجیه نمود. 
برای صفات تعداد پنجه  RM12091خشکی نشانگر 
 7/7، 7/6ترتیب ها و عملکرد دانه بهکل، وزن خوشه

 .تبیین کردتیپی را تغییرات فنو ازدرصد  5و 
(، مشخص 2019و همکاران ) Sabouriدر پژوهش 

از تغییرات عملکرد دانه برنج تحت تنش  4/51شد %
، RM7 ،RM231خشکی توسط نشانگرهای 

RM302 ،RM12091  وRM19367  توجیه شدند. از
 RM12091بین این نشانگرها، دو نشانگر 

در توجیه عملکرد دانه در شرایط تنش  RM19367و
دهنده تواند نشاندار شناسایی شدند که میشکی معنیخ

که  ها باشد. از سوی دیگر در بررسیاهمیت این نشانگر

( در سه زمینه 2012و همکاران ) Venuprasadتوسط 
، Apo/Swarna ،Apo/IR72ژنتیکی 

Vandana/IR72  انجام شد، که نشانگرRM19367 
وی بر ر qDTY6.1بزرگ اثر  QTLرا در نزدیکی یک 

عملکرد تحت تنش خشکی معرفی نمودند. البته در سایر 
هایی برای عملکرد شناسایی شده QTLها نیز کروموزم

(، با استفاده Baisakh et al., 2020است. در مطالعه )
 Cocodrieمشتق از ارقام  F2:3از یک جمعیت 

)متحمل به  Nagina 22)حساس به خشکی( و 
رایط تنش برای عملکرد در ش QTLخشکی(، هشت 

شناسایی شده بر روی  QTLخشکی شناسایی شد. یک 
از تغییرات فنوتیپی  15/11با توجیه % 1کروموزوم 

شناسایی شده صفت تعداد خوشه  QTLعملکرد، با 
از تغییرات فنوتیپی این  7/37مکان بود و توانست %هم

صفت را توجیه کند. آنها اظهار داشتند شناسایی 
QTLبط با عملکرد برای بالابردن کننده مرتهای کنترل

 باشند.کارایی گزینش و انتخاب بسیار حایز اهمیت می
در خصوص صفات طول خوشه، طول برگ پرچم، تعداد 
دانه بارور در خوشه، تعداد دانه پوک و تعداد دانه کل در 

، 7/6، 5/20، 2/8خوشه در شرایط بدون تنش به ترتیب 
در شرایط درصد از تغییرات صفات و  9/19و  4/11

تحت تنش برای صفات میزان خروج خوشه از غلاف، 
طول برگ پرچم، تعداد دانه پوک، تعداد دانه کل در 

درصد توسط  14و  5/18، 28، 5/3خوشه به ترتیب 
ها، توجیه شد. صفات وزن خوشه RM211نشانگر 

طول برگ پرچم، تعداد دانه بارور در خوشه، وزن دانه 
در شرایط بدون تنش به بارور خوشه، عملکرد دانه 

درصد از  4/18و  5/15، 1/11، 1/9، 1/16ترتیب 
تغییرات و در شرایط تنش خشکی برای صفات طول 

و  9/5برگ پرچم و تعداد دانه کل در خوشه به ترتیب 
توجیه  RM279 درصد از تغییرات، توسط نشانگر 6/10

 شد.
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ر جمعیت دهای مولکولی شانگره بین هر یک از صفات زراعی و عملکرد دانه با نضریب تبیین و ضریب رگرسیون استانداردشد .2 جدول
 ( در شرایط بدون تنش9Fهای خویش آمیخته نوترکیب برنج )رگه

 شدهضریب رگرسیونی استاندارد دارنشانگرمعنی متغیر وابسته

(B) 
 شده ضریب تبیین تصحیح

2Adjusted R 
 یدارمعنیسطح 

 تعداد پنجه بارور

RM1287 -0.638 0.123 0.000 
RM10871 0.291 0.127 0.017 
RM7 0.407 0.105 0.001 
RMES10-1 0.376 0.076 0.005 
RM10829 -0.329 0.102 0.006 

 RM431 0.431 0.165 0.005 تعداد پنجه کل

 هاوزن خوشه

RM279 0.642 0.161 0.000 
RM10829 0.422 0.086 0.001 
RMES6-1 0.485 0.098 0.000 
RM19367 -0.315 0.064 0.012 
RM10772 -0.249 0.014 0.043 

 RM6697 0.455 0.135 0.003 طول خوشه
RM211 0.321 0.082 0.032 

 میزان خروج خوشه از غلاف

RMES6-1 -0.501 0.186 0.000 
RM273 0.442 0.077 0.001 
RM212 0.564 0.064 0.000 
RM493 0.344 0.090 0.006 
RM19367 -0.439 0.056 0.001 

 طول برگ پرچم

RM211 0.512 0.205 0.000 
RM6697 0.341 0.138 0.004 
RM279 0.443 0.091 0.000 
RM212 -0.331 0.102 0.006 
RMES5-1 0.307 0.088 0.008 

 RM3496 0.526 0.184 0.000 تعداد خوشچه
RM304 -0.376 0.122 0.009 

 ور در خوشهتعداد دانه بار

RM1384 -0.296 0.082 0.016 

RM6697 0.477 0.107 0.000 

RM279 0.422 0.111 0.001 

RM211 0.421 0.067 0.002 

RM190 0.312 0.059 0.012 

RM19367 -0.305 0.073 0.020 

 تعداد دانه پوک

RM211 0.476 0.114 0.001 

RM10772 0.572 0.152 0.000 

RM468 -0.364 0.093 0.008 

RMES9-2 0.277 0.065 0.031 

 تعداد دانه کل در خوشه
RM211 0.593 0.199 0.000 

RM6697 0.357 0.088 0.010 

RM10772 0.295 0.070 0.031 

 وزن دانه بارور در خوشه

RM279 0.528 0.155 0.000 

RM6697 0.563 0.129 0.000 

RM211 0.445 0.075 0.001 

RM19367 -0.358 0.067 0.009 

RM468 0.282 0.050 0.045 

 RM3496 0.425 0.248 0.004 درصد گلدهی 50تعداد روز تا 

RM510 0.311 0.072 0.031 

 عملکرد دانه

RM279 0.722 0.184 0.000 

RM10829 -0.482 0.092 0.000 

RMES6-1 0.479 0.093 0.000 

RM10772 -0.399 0.045 0.001 

RM19367 -0.311 0.063 0.007 

RM190 0.264 0.002 0.018 
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ر جمعیت دهای مولکولی شانگرنضریب تبیین و ضریب رگرسیون استاندارد شده بین هر یک از صفات زراعی و عملکرد دانه با  .3 جدول

 ( در شرایط تنش خشکی9Fهای خویش آمیخته نوترکیب برنج )رگه

 نی استاندارد شدهضریب رگرسیو دارمعنینشانگر  متغیر وابسته
(B) 

 ضریب تبیین تصحیح شده 
2Adjusted R 

 یدارمعنیسطح 

 RM19367 -0.420 0.109 0.007 ارتفاع بوته
RM273 0.313 0.075 0.040 

 تعداد پنجه بارور
RM10829 -0.384 0.168 0.006 
RM589 -0.332 0.076 0.017 
RM10772 -0.323 0.091 0.019 

 RM431 0.391 0.196 0.009 تعداد پنجه کل
RM12091 0.299 0.067 0.042 

 هاوزن خوشه
RM10843 -0.376 0.106 0.011 
RM19367 -0.349 0.078 0.018 
RM12091 0.308 0.077 0.034 

 RM6697 0.374 0.117 0.017 طول خوشه

 میزان خروج خوشه از غلاف

RMES6-1 -0.434 0.281 0.001 
RM211 -0.431 0.035 0.000 
RM273 0.405 0.086 0.002 
RMES10-1 0.251 0.051 0.041 
RM190 0.267 0.049 0.021 
RM10772 -0.243 0.043 0.049 

 طول برگ پرچم

RM211 0.587 0.280 0.000 
RM6697 0.409 0.098 0.001 
RM302 0.293 0.072 0.014 
RM279 0.263 0.059 0.027 

 RM10748 -0.460 0.115 0.004 عرض برگ پرچم
RM497 -0.338 0.088 0.028 

 RM3496 0.404 0.083 0.008 تعداد خوشچه
RM304 -0.398 0.135 0.009 

 RM6697 0.339 0.092 0.032 بارور کلدانه  تعداد

 تعداد دانه پوک

RM211 0.552 0.185 0.006 
RM10772 0.550 0.133 0.006 
RM468 -0.354 0.085 0.006 
RMES9-2 0.332 0.103 0.006 

 تعداد دانه کل در خوشه

RM211 0.511 0.140 0.000 
RM6697 0.405 0.083 0.003 
RM279 0.331 0.106 0.013 
RM10772 0.290 0.070 0.029 

 RM6697 0.383 0.081 0.013 وزن دانه پر
RM279 0.358 0.107 0.019 

 RM19367 0.441 0.121 0.004 دمای برگ
RM488 0.366 0.114 0.014 

 درصد گلدهی 50تعداد روز تا 
RM3496 0.401 0.278 0.006 
RMES6-1 0.357 0.093 0.014 

 عملکرد دانه
RM10843 -0.425 0.138 0.004 
RM19367 -0.355 0.087 0.015 
RM12091 0.260 0.050 0.068 

 
و  Tabkhkarدر تحقیق  RM279نشانگر 

 34رقم برنج و 83اده از ( که با استف2018همکاران )
های مرتبط با عملکرد دانه QTLنشانگر پیوسته با 

(qDTYs تحت تنش خشکی صورت گرفت، دو )
ی با دارمعنیارتباط  RM166و  RM231نشانگر

عملکرد گیاه در هر دو شرایط تنش و بدون تنش 
اظهار داشتند این اطلاعات آنها  خشکی نشان دادند.

کرد گیاه تحت هر دو شرایط عمل برای بهبودتواند می
 نژادیبههای و بدون تنش در برنامهخشکی تنش 

 مفید باشد. 



 (81-98) 1399 بهار، نهمو  ستیب یاپی، پسومسال نهم، شماره  ،یزراع اهانیگ فناوریستیز یـ پژوهش یمجله علم 90

در شرایط بدون تنش برای RM10772 نشانگر 
ها، تعداد دانه پوک، تعداد دانه کل در صفات وزن خوشه

 5/4و  7، 2/15، 4/1خوشه و عملکرد دانه  به ترتیب 
جه درصد و شرایط تحت تنش برای صفات تعداد پن

بارور، میزان خروج خوشه از غلاف، تعداد دانه پوک، 
 7و  3/13، 3/4، 1/9تعداد دانه کل در خوشه به ترتیب 

درصد، از تغییرات را توجیه نمود. در شرایط بدون تنش 
به طور مشترک در صفات طول  RM6697نشانگر 

خوشه، طول برگ پرچم، تعداد دانه بارور در خوشه، 
و  7/10، 8/13، 5/13ه به ترتیب تعداد دانه کل در خوش

درصد و در شرایط تحت تنش برای صفات طول  8/8
خوشه، تعداد دانه بارور در خوشه و تعداد دانه کل در 

درصد از تغییرات  3/8و  2/9، 7/11خوشه به ترتیب 
به طور  RM10829صفات را توجیه نمود. نشانگر 

ها، مشترک در صفات تعداد پنجه بارور، وزن خوشه
درصد از توجیه  2/9و  6/8، 2/10ملکرد دانه به ترتیب ع

تغییرات صفات را در شرایط بدون تنش به خود 
برای صفات وزن  RMES6-1اختصاص داد. نشانگر 

ها، میزان خروج خوشه از غلاف و عملکرد دانه در خوشه
درصد و  3/9و  6/18، 8/9شرایط بدون تنش به ترتیب 

ن خروج خوشه از در شرایط تنش برای صفات میزا
 3/9و  1/28درصد گلدهی به ترتیب  50غلاف و روز تا 
برای صفات تعداد دانه پوک و  RM468درصد، نشانگر 

درصد، نشانگر  5و  3/9وزن دانه بارور خوشه به ترتیب 
RM3496  تعداد روز تا برای صفات تعداد خوشچه و

 4/18در شرایط بدون تنش به ترتیب  درصد گلدهی 50
درصد و شرایط تحت تنش برای صفات تعداد  8/24و 

 3/8به ترتیب  درصد گلدهی 50تعداد روز تا خوشچه و 
برای صفات تعداد دانه  RM190درصد، نشانگر  8/27و 

و  9/5بارور در خوشه و عملکرد دانه توانست به ترتیب 
. طی درصد تغییرات فنوتیپی را توجیه نماید 2/0

و همکاران  Oliveira Borbaتحقیقاتی که توسط 
( بر روی نقشه پیوستگی برای عملکرد و صفت 2010)

و در دو سال  SSR نشانگر 86کیفیت دانه با استفاده از 
در هر  RM190کشت در مزرعه انجام گرفت، نشانگر

در آنها  دار با صفات نشان داد.دوسال پیوستگی معنی
، انتخاب به نشانگرها این پژوهش دریافتند پیوستگی بالا

های صفات مهم در نشانگر و استخراج اللکمک 
برای  RM212نشانگر پلاسم را تسهیل می نماید. ژرم

صفات میزان خروج خوشه از غلاف و طول برگ پرچم 
درصد از  2/10و  4/6در شرایط بدون تنش به ترتیب 

 تغییرات صفات را توجیه نمود.

برای  RM273در شرایط تنش خشکی  نشانگر 
و میزان خروج خوشه از غلاف به صفات ارتفاع بوته 

درصد از تغییرات را توجیه نمود. در  6/8و  5/7ترتیب 
( که به منظور مکان 2015و همکاران ) Neiتحقیق 

یابی صفات کمیّ در برنج تحت تنش خشکی با استفاده 
رگه که حاصل تلاقی بین  105از جمعیتی شامل 

Zhenshan97B  وZhenshan97B˟IRAT10 
بزرگ اثر بر صفات طول  QTLرفت، سهبودند صورت گ

خوشه، تعداد خوشچه، تعداد سنبلچه در هر خوشه در حد 
، بر روی RM273-RM255 فاصل بین نشانگرهای

در  RM10843، شناسایی شد. نشانگر 4کروموزوم 
ها و عملکرد دانه شرایط تنش برای صفات وزن خوشه

درصد، از تغییرات صفات را  8/13و  6/10به ترتیب 
اثر و هایی بزرگQTLتوجیه نمودند. نشانگرها و 

-های مختلف ژنتیکی به تایید میاقتصادی که در زمینه

نژادی مثل انتقال به وسیله تلاقی های بهرسند در برنامه
گیرند. نشانگرها مورد استفاده قرار می برگشتی به کمک

(، برای بهبود ارقام 2020و همکاران ) Muthuاخیراً 
بندی های غیر زیستی، از هرممتحمل به تنش

QTLاثر استفاده کردند. آنها با استفاده از های بزرگ
روش به نژادی، تلاقی برگشتی به کمک نشانگر، 

QTLاثر مرتبط با تحمل به خشکی های بزرگ
(qDTY1.1 وqDTY2.1( شوری ،)Saltol و ماندابی )
(Sub1 را به رقم بهبودیافته )White Ponni منتقل

 نمودند.
 

در دو شرایط بدون تنش و تحت  هاژنشناسایی 

 تنش خشکی
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دار در با استفاده نشانگرهای معنی هاژنشناسایی 
شرایط تحت تنش خشکی انجام شد و در این 

در  هاژنفورماتیکی، های بیوانپژوهش طی بررسی
دست و قسمتی از ژن در شرایط بالادست، پایین

های مورد تحت تنش و بدون تنش توسط نشانگر
ی هاژناستفاده شناسایی شدند که اطلاعات 

، 7، 6، 4، 2، 1های شناسایی شده بر روی کروموزوم
 شده است.ئه ارا 5و  4 هایدر جدول 10و  8

 
شرایط  انه برنج درعی و عملکرد داسایی شده مرتبط با نشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زراهای شناطلاعات ژن .4جدول 

 دار نشان دادند.بدون تنش ارتباط معنی

 صفت
SSR- 
linked 

 شرح ژن موقعیت نام ژن نام مکان  

 
RM431 UpStream LOC_Os01g66980 ___ Chr1: 38,900,545-38,902,752 Trigger factor ribosome-binding 

 
 

InFrame LOC_Os01g66970 _ Chr1: 38,893,298-38,897,714 
zinc finger, C3HC4 type  

domain containing protein 

 
 

DownStream LOC_Os01g66960 _ Chr1: 38,891,151-38,894,746 selenoprotein precursor 

 RM279 UpStream LOC_Os02g05850 _ Chr2: 2,887,328-2,892,037 transposon protein وزن خوشه

 
 

InFrame LOC_Os02g05840 VIL2 Chr2: 2,876,553-2,882,177 
Vernalization-insensitive 

protein 

 
 

DownStream LOC_Os02g05830 _ Chr2: 2,874,934-2,876,452 ribulose bisphosphate carboxylase  
small chain 

 
RM10829 UpStream LOC_Os01g23705 _ Chr1: 13,342,089-13,342,658 _ 

 
 

InFrame **** _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os01g23700 _ Chr1: 13,340,275-13,340,721 _ 

 

RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2,335,680-2,336,297 
zinc finger, C3HC4 type domain  

containing protein, expressed 

 
 

InFrame **** _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2,329,883-2,334,474 DNA-repair protein 

 
RM10772 UpStream LOC_Os01g21680 _ Chr1: 12,163,770-12,164,080 _ 

 
 

InFrame LOC_Os01g21670 _ Chr1: 12,157,455-12,161,768 _ 

 
 

DownStream LOC_Os01g21660 _ Chr1: 12,154,685-12,156,630 _ 

 RM211 UpStream LOC_Os02g04540 _ Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein طول برگ پرچم

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os02g04530 _ Chr2: 2011707-2018122 
rust resistance-like  

protein RP1 

 
RM6697 UpStream LOC_Os07g03120 _ Chr7: 1,194,383-1,195,595 _ 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os07g03110 OsFBX213 Chr7: 1,183,280-1,185,666 
F-box domain containing  

Protein 

 
در  د دانه برنجراعی و عملکرهای شناسایی شده مرتبط با نشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زاطلاعات ژن .4ادامه جدول 

 دار نشان دادند.شرایط بدون تنش ارتباط معنی
 SSR-Linked صفت

 
 شرح ژن موقعیت نام ژن نام مکان

 
RM279 UpStream LOC_Os02g05850 _ Chr2: 2,887,328-2,892,037 transposon protein 

 
 

InFrame LOC_Os02g05840 VIL2 Chr2: 2,876,553-2,882,177 Vernalization – insensitive protein 

 
 

DownStream LOC_Os02g05830 _ Chr2: 2,874,934-2,876,452 
ribulose bisphosphate  

carboxylase small chain 

 

RM212 UpStream LOC_Os01g57220 _ Chr1: 33,059,187-33,065,392 
secretory carrier-associated 

membrane protein 

 
 

InFrame LOC_Os01g57210 katanin p80 Chr1: 33,050,635-33,058,497 
WD40 repeat-containing  
subunit B1 homolog 1 

 
 

DownStream LOC_Os01g57190 _ Chr1: 33,044,180-33,044,803 transposon protein 

 تعداد خوشه
      

 
RM3496* UpStream LOC_Os08g44230 _ Chr8: 27,842,259-27,847,633 zinc finger family protein 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os08g44220 _ Chr8: 27,834,547-27,838,106 GLTP domain containing protein 

 
RM304 UpStream LOC_Os10g34940 _ Chr10: 18,656,549-18,657,973 _ 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os10g34930 _ Chr10: 18,640,397-18,641,937 secretory protein 

 تعداد دانه در خوشه
      

 
RM211 UpStream LOC_Os02g04540 _ Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os02g04530 _ Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

 
RM6697* UpStream LOC_Os07g03120 _ Chr7: 1,194,383-1,195,595 _ 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os07g03110 OsFBX213 Chr7: 1,183,280-1,185,666 F-box domain containing protein 

 
RM10772 UpStream LOC_Os01g21680 _ Chr1: 12,163,770-12,164,080 _ 
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InFrame LOC_Os01g21670 _ Chr1: 12,157,455-12,161,768 _ 

 
 

DownStream LOC_Os01g21660 _ Chr1: 12,154,685-12,156,630 _ 

شده مرتبط با نشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زراعی و عملکرد دانه برنج در ی شناساییهااطلاعات ژن .4جدول ادامه 

 دار نشان دادند.ن تنش ارتباط معنیشرایط بدو

 SSR-Linked صفت
 

 شرح ژن موقعیت نام ژن نام مکان

 گلدهی
      

 

RM3496* UpStream LOC_Os08g44230 _ Chr8: 27,842,259-27,847,633 zinc finger family protein 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os08g44220 _ Chr8: 27,834,547-27,838,106 GLTP domain containing protein 

 

RM510 UpStream LOC_Os06g06120 _ Chr6: 2,832,462-2,836,324 _ 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os06g06115 _ Chr6: 2,828,443-2,830,314 _ 

 عملکرد دانه
      

 

RM279 UpStream LOC_Os02g05850 
 

Chr2: 2,887,328-2,892,037 transposon protein 

 
 

InFrame LOC_Os02g05840 VIL2 Chr2: 2,876,553-2,882,177 Vernilization-insensitive protein 

 

 
DownStream LOC_Os02g05830 

 
Chr2: 2,874,934-2,876,452 

ribulose bisphosphate carboxylase  

small chain 

 

RM10829 UpStream LOC_Os01g23705 _ Chr1: 13,342,089-13,342,658 _ 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os01g23700 _ Chr1: 13,340,275-13,340,721 _ 

 

RM10772 UpStream LOC_Os01g21680 _ Chr1: 12,163,770-12,164,080 _ 

 
 

InFrame LOC_Os01g21670 _ Chr1: 12,157,455-12,161,768 _ 

 
 

DownStream LOC_Os01g21660 _ Chr1: 12,154,685-12,156,630 _ 

 

RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2,335,680-2,336,297 
zinc finger, C3HC4 type domain  

containing protein, expressed 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2,329,883-2,334,474 DNA-repair protein 

 

RM190 UpStream LOC_Os06g04200 _ Chr6: 1,765,622-1,770,656 starch synthase 

 
 

InFrame _ _ _ _ 

 
 

DownStream LOC_Os06g04195 _ Chr6: 1,761,433-1,762,875 _ 

 

نج در شرایط شده مرتبط با نشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زراعی و عملکرد دانه بری شناساییهااطلاعات ژن .5جدول 

 دار نشان دادند.خشکی ارتباط معنی تنش

 صفت 
SSR- 

linked 
 Gene Description موقعیت نام ژن نام مکان  

 RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2335680-2336297 ارتفاع بوته
zinc finger C3HC4 type domain  

containing protein expressed 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2329883-2334474 DNA-repair protein 

  RM273 UpStream LOC_Os04g40475 _ Chr4: 24052947-24054476 Selenium-binding protein 

    InFrame LOC_Os04g40470 _ Chr4: 24049070-24051142 cytochrome P450 

    DownStream LOC_Os04g40460 _ Chr4: 24043880-24047054 cytochrome P450 

             تعداد پنجه

  RM431 UpStream LOC_Os01g66980 _ Chr1: 38900545-38902752 Trigger factor ribosome-binding  

    InFrame LOC_Os01g66970 _ Chr1: 38893298-38897714 
zinc finger C3HC4 type  

domain containing protein 

    DownStream LOC_Os01g66960 _ Chr1: 38891151-38894746 selenoprotein precursor 

             وزن خوشه

  RM10843 UpStream LOC_Os01g24470  PHS1 Chr1: 13794686-13799906 Propyzamide-hyper sensitive 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os01g24460 _ Chr1: 13788467-13789890 
histone-like transcription factor  

and archaeal histone 

  RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2335680-2336297 
zinc finger C3HC4 type domain  

containing protein expressed 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2329883-2334474 DNA-repair protein 

             طول خوشه

   RM6697* UpStream LOC_Os07g03120 _ Chr7: 1194383-1195595 _ 

    InFrame _ _ _ _ 
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    DownStream LOC_Os07g03110 OsFBX213 Chr7: 1183280-1185666 F-box domain containing protein 

ر ددانه برنج  راعی و عملکردشده مرتبط با نشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زی شناساییهااطلاعات ژن .5جدول  ادامه

  دار نشان دادند.خشکی ارتباط معنی شرایط تنش

 صفت
SSR- 

Linked  
 شرح ژن موقعیت نام ژن نام مکان

 RM211 UpStream LOC_Os02g04540 _ Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein طول برگ پرچم 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os02g04530 _ Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

   M6697* UpStream LOC_Os07g03120 _ Chr7: 1194383-1195595 _ 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os07g03110 OsFBX213 Chr7: 1183280-1185666 F-box domain containing protein 

  RM302 UpStream LOC_Os01g57100 _ Chr1: 32996762-32999264 kinase activity 

    InFrame LOC_Os01g57082 _ Chr1: 32984982-32994519 insulin-degrading enzyme 

    DownStream LOC_Os01g57073 _ Chr1: 32965305-32977407 insulin-degrading enzyme 

  RM279 UpStream LOC_Os02g05850 _ Chr2: 2887328-2892037 transposon protein 

    InFrame LOC_Os02g05840 VIL2  Chr2: 2876553-2882177 Vernalization-insensitive protein 

    DownStream LOC_Os02g05830 _ Chr2: 2874934-2876452 
ribulose bisphosphate  

carboxylase small chain 

 RM3496* UpStream LOC_Os08g44230 _ Chr8: 27842259-27847633 zinc finger family protein   تعداد خوشه

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os08g44220 _ Chr8: 27834547-27838106 GLTP domain containing protein 

  RM304 UpStream LOC_Os10g34940 _ Chr10: 18656549-18657973 _ 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os10g34930 _ Chr10: 18640397-18641937 secretory protein 

 RM211 UpStream LOC_Os02g04540 _ Chr2: 2020969-2023488 retrotransposon protein  تعداد دانه در خوشه

  InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os02g04530 _ Chr2: 2011707-2018122 rust resistance-like protein RP1 

   RM6697* UpStream LOC_Os07g03120 _ Chr7: 1194383-1195595 _ 

    InFrame _ _ _ _ 

 
ر ددانه برنج  راعی و عملکردشانگرهایی که در پژوهش حاضر با صفات زشده مرتبط با نی شناساییهااطلاعات ژن .5ادامه جدول 

  دار نشان دادند.خشکی ارتباط معنی شرایط تنش

 صفت
SSR- 

Linked  
 شرح ژن موقعیت نام ژن نام مکان

    DownStream LOC_Os07g03110 OsFBX213 Chr7: 1183280-1185666 F-box domain containing protein 

  RM279 UpStream LOC_Os02g05850 _ Chr2: 2887328-2892037 transposon protein 

    InFrame LOC_Os02g05840 VIL2 Chr2: 2876553-2882177 Vernalization-insensitive protein 

    DownStream LOC_Os02g05830 _ Chr2: 2874934-2876452 
ribulose bisphosphate  

carboxylase small chain 

  RM10772 UpStream LOC_Os01g21680 _ Chr1: 12163770-12164080 _ 

    InFrame LOC_Os01g21670 _ Chr1: 12157455-12161768 _ 

    DownStream LOC_Os01g21660 _ Chr1: 12154685-12156630 _ 

       دمای برگ
 

    

  RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2335680-2336297 
zinc finger C3HC4 type domain  

containing protein expressed 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2329883-2334474 DNA-repair protein 

  RM488 UpStream LOC_Os01g43370 CPuORF17 Chr1: 24808514-24813403 
conserved peptide uORF-containing  

transcript 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os01g43360 _ Chr1: 24792133-24794372 myosin-Ie 

       گلدهی
 

    

   RM3496* UpStream LOC_Os08g44230 _ Chr8: 27842259-27847633 zinc finger family protein 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os08g44220 _ Chr8: 27834547-27838106 GLTP domain containing protein 

 RM10843 UpStream LOC_Os01g24470 PHS1 Chr1: 13794686-13799906 Propyzamide hyper sensitive عملکرد دانه 

    InFrame _ _ _ _ 

    DownStream LOC_Os01g24460 _ Chr1: 13788467-13789890 
histone-like transcription  

factor and archaeal histone 

  RM19367 UpStream LOC_Os06g05200 _ Chr6: 2335680-2336297 
zinc finger C3HC4 type domain  

containing protein expressed 

    InFrame _ _ _ _ 
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    DownStream LOC_Os06g05190 BRCA1 Chr6: 2329883-2334474 DNA-repair protein 
 
 

 

 
 

 
 

 

صورت شده بهی شناساییهااز بین ژن
های با کد ژن، که ژن 9بیوانفورماتیکی، در مجموع 

، LOC_Os01g23700دسترسی، 
LOC_Os01g23705  مربوط به وزن خوشه و

، LOC_Os01g57190عملکرد دانه، 
LOC_Os01g57210 ،LOC_Os01g57220 

، LOC_Os06g04195طول برگ پرچم، 
LOC_Os06g04200دانه،  ، عملکرد
LOC_Os06g06115 و LOC_Os06g06120 

مربوط به گلدهی، اختصاصی شرایط بدون تنش 
ژن اختصاصی  10باشند. همچنین کد دسترسی می

شرایط تنش خشکی که در کنترل صفات نقش دارند 
، LOC_Os01g24460شامل 

LOC_Os01g24470  ،مربوط به وزن خوشه
LOC_Os01g43360، LOC_Os01g43370 

، LOC_Os01g57073دمای برگ، 
LOC_Os01g57082 ،LOC_Os01g57100 

، LOC_Os04g40460طول برگ پرچم، 
LOC_Os04g40470 و LOC_Os04g40475 
 باشد.مربوط به ارتفاع بوته می

ی مذکور در هاژنالگوی بیان  1مطابق شکل 
و تنش خشکی با استفاده از  شرایط بدون تنش

ی هاژنن داد که از بین نشا RNA-seqهای داده
اختصاصی شرایط بدون تنش، بیان ژن با کد 

 ،36/6به  11/5از  LOC_Os01g57220دسترسی 
LOC_Os06g06115  و  09/2به  60/1از
LOC_Os06g06120  طی تنش  50/5به  73/3از

 با کد دسترسی هاژنخشکی افزایش و بیان 
LOC_Os06g04200  و  16/0به  38/1از
LOC_Os01g57210  کاهش  87/2به  11/3از

ی اختصاصی هاژنیافته است. همچنین در بین 
ترین بیان ژن مربوط به ژن با شرایط خشکی بیش

LOC_Os01g43370 (54/5 )کد دسترسی 
باشد که بیان آن در شرایط کنترل و تیمار بیان می

با  هاژندهد. علاوه بر این بیان بالایی را نشان می
 06/0از LOC_Os01g24460 کد دسترسی

 ،87/4به  93/3از  LOC_Os01g43360 ،93/2به
LOC_Os01g57073  و 81/3به  6/2از 
LOC_Os01g57100  افزایش  35/2ه ب 37/1از
 که ژن با کد دسترسییافته است، درحالی

LOC_Os01g57082  کاهش  01/2به  60/2از
ی متفاوت شناسایی شده و هاژندهد. بیان نشان می

در شرایط بدون تنش و تنش نها آ نیز الگوی بیانی
دهنده فرآیندهای متنوع گیاه تواند نشانخشکی می

در رشد و نمو و حفظ عملکرد در شرایط متفاوت 
 زیستی نظیر تنش خشکی باشد.

 

 
شده برای ی اختصاصی شناساییهاالگوی بیانی ژن .1 شکل

های بیانی به شرایط بدون تنش و تنش خشکی در برنج. داده
( و WWدر شرایط آبیاری ) log2 (FPKM+1)صورت 

بر  7اند. میزان بیان از صفر تا ( ارائه شدهDRتنش خشکی )
 اساس شاخص رنگی ارائه شده است.

 
ها، ژن با کد دسترسی از بین این ژن
LOC_Os06g04200  در تنظیم بیوسنتز 

(. Wambugu et al., 2017نشاسته نقش دارد )
سترسی همچنین الگوی بیان ژن با کد د

LOC_Os01g24460  بستگی به مرحله رشد و نمو
در برنج دارد و چون در مراحل مختلف نموی بیان 



 95 ... مرتبط با عملکرد و یمولکول یمهم و نشانگرها یهاژن ییشناساتسلیمی و همکاران:  

 

 

ناقصی دارد در نتیجه نیاز به تبادل قطعه است که در 
 ,.Zhang et alباشد )این امر متیلاسیون دخیل می

 Jorgensenو  Hayden(. علاوه بر این 2016
سترسی ( کارکرد مولکولی ژن با کد د2007)

LOC_Os01g43370 صورت فاکتور رونویسی را، به
اعلام کردند. همچنین برای ژن دیگر، با کد دسترسی 

LOC_Os04g40470 پروتئینی از خانواده سیتوکروم ،
P450 کند. سیتوکروم را کد میP450 های به فرم

مختلفی در گیاه وجود دارد و از جمله وظایف آن کاتالیز 
بات آلی است. همچنین مسئول مسیر اکسیداسیون ترکی

های گیاهی بیوسنتز یا تجزیه طیف وسیعی از هورمون
در زمان تنش است و علاوه بر این، با  ABAمانند 

( و برقراری تعادل ROSکاهش انواع اکسیژن فعال )
اسمزی، باعث ایجاد مکانیسم دفاعی گیاه در برابر تنش 

 (. BaniKamali et al., 2013شود )می

 
 یری کلیگنتیجه

های بزرگ و محدود طور کلی آب یکی از چالش به
باشد. با بهبود ارقـام و شناسـایی کننده در تولید برنج می

توان از مناطق های متحمل به خشکی برنج، میژنوتیپ
تر نیز برای کشت بهره برد. در بررسی حاضـر بـا آبکم

( F9رگه خویش آمیخته نوترکیـب بـرنج ) 40استفاده از 

، تعـدادی از IR28پسـند و از تلاقـی رقـم شـاهحاصل 
بـه  RM6697و  RM211نشانگرها از جمله، نشـانگر 

طــور مشــترک بــا چنــدین صــفت ارتبــاط معنــی داری 
داشتندکه با توجه به امکان بهبود چند صفت همزمان به 

-هـای بـهتـوان در برنامـهکمک چنین نشانگرهایی می

هایی شناسایی ها بهره برد. همچنین نشانگرنژادی از آن
شـدند کـه توانســتند درصـد قابــل تـوجهی از تغییــرات 

 فنــوتیپی صــفات را توجیــه کننــد مثــل نشــانگرهای

RM3496   وRM211 در هــر دو شــرایط و نشــانگر 
RMES6-1  دهنـده در شرایط تنش خشکی که نشـان

باشد. همچنـین ها در این تحقیق میاهمیت این نشانگر
وانفورماتیکی مورد اسـتفاده های بیبا توجه به نتایج روش

هـای شناسـایی شـده در دو در این پژوهش، از بین ژن
ترین بیـان ژن شرایط بدون تنش و تنش خشکی، بیش

در شرایط بدون تنش مربوط بـه ژن بـا کـد دسترسـی 
LOC_Os01g57220  و نشانگرRM212  مربوط بـه

صفت طول برگ پرچم و در شرایط تحت تنش خشکی 
و  LOC_Os01g43370دسترسی  مربوط به ژن با کد

مربوط به صفت دمای برگ بـود کـه  RM488نشانگر 
دهنده حفظ عملکـرد تواند نشانهای مذکور میبیان ژن

 .در شرایط تنش باشد
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